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En la presente investigación se analizaron diecinueve clones avanzados de papa con pulpa pigmentada, en dos 
localidades productoras de papa en Cajamarca, Perú, durante dos campañas agrícolas, mediante el análisis 
combinado de varianza, el modelo de efectos principales aditivos e interacción multiplicativa (AMMI) y el 
análisis Biplot, para analizar la interacción genotipo-ambiente (IGA), con el objeto de seleccionar clones con 
alta estabilidad del rendimiento comercial y calidad. El análisis multivariado demostró diferencias para los 
efectos principales de genotipos, ambientes y la IGA. El cual afirma que la constitución genética de cada clon 
y el medio ambiente influyeron sobre el rendimiento comercial y color de fritura debido al carácter poligénico 
que rigen estas características. Los resultados identificaron al clon CIP 302299.28 de pulpa roja y crema, y piel 
roja con baja IGA, lo que indica ser un clon estable y de alto rendimiento comercial con 31,8 t ha-1 y escala de 
2 en el color de fritura, obteniendo una mejor respuesta a la variación ambiental. Seguido por el clon CIP 
302281.17 de pulpa y piel amarilla quien presentó estabilidad de rendimiento comercial con 32 t ha-1 y 2,2 de 
color de fritura. Asimismo, el clon CIP 302280.23 de pulpa y piel violeta reportó un rendimiento comercial de 33 
t ha-1, y 1,7 en la escala de color de fritura, obteniendo estabilidad en calidad, siendo un clon para la industria 
del procesamiento en tiras, hojuelas y otros derivados. Por lo tanto, estos clones son seleccionados para una 
amplia producción en Cajamarca.  
 





In the present research, nineteen advanced potato clones with pigmented-fleshed were analyzed in two potato-
producing localities in Cajamarca, Peru, during two agricultural seasons, by means of the combined analysis 
of variance, the model of additive main effects and multiplicative interaction (AMMI) and the Biplot analysis, to 
analyze the genotype-environment interaction (GEI), in order to select clones with high stability of marketable 
yield and quality. Multivariate analysis showed differences for the main effects of genotypes, environments and 
GEI. Which states that the genetic makeup of each clone and the environment influenced the marketable yield 
and frying color due to the polygenic character that governs these characteristics. The results identified the 
CIP clone 302299.28 with red and cream fleshed and red skin with low IGA, which indicates that it is a stable 
clone with high commercial yield with 31.8 t ha-1 and a scale of 2 in the frying color, obtaining a better response 
to environmental variation. Followed by CIP clone 302281.17 with fleshed and yellow skin, which showed 
commercial yield stability with 32 t ha-1 and 2.2 of frying color. Likewise, CIP clone 302280.23 of fleshed and 
violet skin reported a marketable yield of 33.0 t ha-1, and 1.7 on the frying color scale, obtaining quality stability, 
being a clone for the processing industry in strips, flakes and other derivatives. Therefore, these clones are 
selected for wide production in Cajamarca. 
 
Keywords: environment; clone; pigmented-fleshed; multivariate analysis; variance. 
 
Scientia Agropecuaria 
Website: http://revistas.unitru.edu.pe/index.php/scientiaagrop  
Facultad de Ciencias 
Agropecuarias 
 
Universidad Nacional de 
Trujillo  
Scientia Agropecuaria 11(3): 323 – 334 (2020) 
SCIENTIA  
AGROPECUARIA  
Cite this article: 
Tirado-Lara, R.; Tirado-Malaver, R; Mayta-Huatuco, E; Amoros-Briones, W. 2020. Identificación de clones de papa con pulpa 
pigmentada de alto rendimiento comercial y mejor calidad de fritura: Estabilidad y análisis multivariado de la interacción 
genotipo-ambiente. Scientia Agropecuaria 11(3): 323-334. 
--------- 
* Corresponding author                              © 2020 All rights reserved 
 E-mail: tiradolararoberto@gmail.com (R. Tirado-Lara).             DOI: 10.17268/sci.agropecu.2020.03.04 
brought to you by COREView metadata, citation and similar papers at core.ac.uk





El cultivo de papa (Solanum tuberosum L.) 
es de suma importancia a nivel mundial. La 
producción de papa en costa y sierra en el 
Perú es generalmente de pulpa blanca, para 
el consumo fresco, los de pulpa pigmentada 
son variedades nativas, cultivadas y preser-
vadas por pequeños agricultores, en zonas 
muy localizadas de la sierra, los de pulpa 
amarilla llega al mercado esporádicamente 
y en baja cantidad. El color de piel y pulpa 
de las variedades nativas son amarillo, azul, 
violeta, rojo, negro, crema y bicolor (Tirado 
et al., 2018). Por su pigmentación estas va-
riedades poseen una rica fuente de antocia-
ninas (Eichhorn y Winterhalter, 2005). Es de-
cir, una fuente importante de antioxidantes 
naturales que tienen un efecto beneficioso 
en la salud humana (Brown, 2005). Las va-
riedades nativas de pulpa pigmentada ama-
rilla han sido utilizadas en mínima cantidad 
como progenitores de las variedades libera-
das comercialmente, más no los de pulpa 
violeta, los consumidores no tenían interés 
debido a su color poco atractivo de su 
pulpa, sin embargo, en la actualidad han ga-
nado importancia en términos de nutrición 
para la salud y cada vez son más buscadas 
y recomendadas como un alimento saluda-
ble (Pazderů et al., 2015).  
Las variedades comerciales actuales de 
papa en el Perú presentan una baja produc-
tividad, han perdido su resistencia a las pla-
gas, enfermedades y virus, lo cual provoca 
el uso masivo e indiscriminado de pesticidas 
para su respectivo control, en consecuen-
cia, afecta la salud de los consumidores, 
contamina el medio ambiente y aumentan 
los costos de producción. Además, la mayo-
ría de estas variedades no cuentan con ca-
racterísticas de calidad industrial para su 
procesamiento (Lara y Malaver, 2019). Los 
programas de mejoramiento genético de la 
papa se encargan de producir variedades 
estables, con alto rendimiento comercial y 
de calidad, con el objeto de satisfacer las 
demandas del mercado para el consumo 
fresco y de la agroindustria (Vásquez et al., 
2019). Sin embargo, el desarrollo de nuevos 
genotipos con alto rendimiento y un nivel 
aceptable de estabilidad es una tarea one-
rosa (Ajay, 2020). Debido a que el rendi-
miento es un carácter de naturaleza cuanti-
tativa y como tal, está fuertemente influen-
ciado por el ambiente (Silveira et al., 2013). 
Además, el rendimiento es un resultado 
combinado del genotipo (G) de la variedad, 
el ambiente (A) y la interacción entre el ge-
notipo y el ambiente (IGA) (Sharifi et al., 
2017). La IGA provoca un problema para los 
fitomejoradores, debido al comportamiento 
heterogéneo de los genotipos. Por lo que, el 
estudio de IGA permite evaluar la variación 
que presentan los genotipos en diferentes 
ambientes (Esuma et al., 2016). Por lo tanto, 
comprender esta interacción es esencial 
para la selección y liberación de variedades 
estables y de alto rendimiento (Ngailo et al., 
2019; Xavier et al., 2018). El genotipo, el am-
biente y su interacción, no se puede explicar 
de forma independiente. Por lo tanto, se han 
desarrollado varios métodos estadísticos 
para analizarlos (Agahi et al., 2020).  
El análisis multivariado es un método esta-
dístico alternativo y complementario para 
explicar la IGA y estimar la estabilidad de los 
genotipos (Bassa et al., 2019). Para ello, se 
utilizan con frecuencia el modelo de efectos 
principales aditivos e interacción multiplica-
tiva (AMMI) y el análisis Biplot (Tena et al., 
2019). El modelo AMMI combina el análisis 
de varianza (ANOVA) para estimar los prin-
cipales efectos del genotipo y el medio am-
biente. El otro es el análisis de componentes 
principales (CP), el cual es usado para expli-
car los patrones en la IGA que proporciona 
un modelo multiplicativo y estima la estabili-
dad. Siendo, la recomendación de los geno-
tipos más precisa (Sharifi et al., 2017).  
Cabe resaltar que los caracteres de rendi-
miento y calidad para el procesamiento re-
presenta los efectos combinados del geno-
tipo, ambiente y la IGA. Por el cual, el mé-
todo estadístico multivariada conocido 
como análisis Biplot considera solo los efec-
tos del genotipo y de la IGA para la evalua-
ción de las variedades. Siendo los ejes grá-
ficos de dicho análisis los cuales tienen la 
capacidad de discriminación y representati-
vidad a través de los dos primeros compo-
nentes principales del análisis multivariado, 
representando la mayor parte de la varia-
ción y lograr seleccionar genotipos esta-
bles, de alto rendimiento comercial y de ca-
lidad (Xu et al., 2014). No obstante, la 
capacidad de discriminación depende de 
varios factores que son estáticos (o 
autóctonos, como el tipo de suelo) o 
dinámicos (como la presión de las plagas) 
(Goksoy et al., 2019). 
Esta situación sugiere la necesidad del 
desarrollo de nuevas variedades estables, 
de alto rendimiento comercial y calidad para 
el procesamiento y con propiedades benéfi-
cas nutricionales lo que demandan los con-
sumidores de hoy en día. Por estas razones 
el objetivo del presente trabajo fue de (i) 
evaluar el efecto de la interacción de clones 
avanzados de papa con pulpa pigmentada 
en diversos ambientes y (ii) seleccionar los 
clones con mayor estabilidad de rendi-
miento de tubérculos comerciales y por ca-
lidad de fritura en Cajamarca, Perú. 
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2. Materiales y métodos 
 
Área de estudio 
El presente trabajo de investigación se llevó 
a cabo en dos localidades productoras de 
papa del departamento de Cajamarca, Perú, 
durante dos campañas agrícolas. Cabe se-
ñalar que cada prueba realizada en una lo-
calidad y campaña representó un ambiente 
de evaluación. En la localidad de Llama ubi-
cada en la provincia de Chota, con coorde-
nadas geográficas 6º30'14.65'' Latitud Sur, 
79º03'29.94'' Longitud Oeste, y una altitud 
de 2746 msnm. Las evaluaciones se esta-
blecieron durante la campaña agrícola 
(2015-2016) correspondiente al Ambiente 1 
y campaña agrícola (2016 - 2017) correspon-
diente al Ambiente 3. En la localidad de Cha-
quil ubicada en el Valle de Cutervo, con 
coordenadas geográficas 6º23'44.83'' Lati-
tud Sur, 78º50'32.66'' de longitud oeste y a 
una altitud de 2 596 msnm. Las evaluaciones 
en esta localidad se establecieron durante 
la campaña agrícola (2015 - 2016) corres-
pondiente al Ambiente 2 y campaña agrícola 
(2016 - 2017) correspondiente al Ambiente 
4. Lo que resultó en cuatro ambientes 
evaluados (Combinación de localidades y 
campañas agrícolas). En tanto las 
características del suelo y la precipitación 
pluvial de las localidades evaluadas se 
muestran en la Tabla 1. 
 
Tabla 1 
Características del suelo y precipitación anual de las 
localidades evaluadas 
 
















2,63 825 6,3 
 
Material vegetal 
Se evaluaron diecinueve genotipos avanza-
dos mejorados de pulpa pigmentada proce-
dentes del Centro Internacional de la papa: 
“CIP 302278.28, CIP 302296.21, CIP 
302301.19, CIP 302281.17, CIP 302306.33, 
CIP 302281.25, CIP 302305.46, CIP 
302304.15, CIP 302295.32, CIP 302293.22, 
CIP 302288.42, CIP 302289.41, CIP 
302288.14, CIP 302299.28, CIP 302288.33, 
CIP 302282.28, CIP 302281.52, CIP 
302280.21, CIP 302280.23” y una variedad 
comercial “Amarilis INIA”.  
Las variables estudiadas fueron; rendi-
miento comercial y determinación de cali-
dad de los clones avanzados. 
 
Rendimiento comercial 
Para evaluar este parámetro se extrajo los 
tubérculos de cada planta en todos los tra-
tamientos del estudio, luego se selecciona-
ron los tubérculos con diámetro mayor a 3 
cm (tamaño de tubérculo comercial) poste-
riormente, los tubérculos seleccionados se 
pesaron usando una balanza analítica. 
 
Determinación de calidad 
Color de la fritura: La evaluación de este pa-
rámetro consistieron en colectar los tu-
bérculos cosechados de cada localidad y 
luego se llevaron al Laboratorio de Mejora-
miento Genético del Centro Internacional de 
la papa-CIP. Los tubérculos se cortaron en 
forma de hojuelas o chips, se lavaron y se in-
trodujeron a una freidora de papa que tiene 
una canasta de metal con aceite caliente a 
temperatura de 180 °C, durante 2,5 min. 
Luego se determinó el color de las hojuelas 
fritas (Figura 1), asignándoles el color de 
acuerdo con la escala subjetiva de colores, 
del Centro Internacional de la Papa, siendo 
este: (1): Blanco o amarillo cremoso, (2): 
Blanco o amarillo cremoso con muy poca 
presencia de oscuridad. manchas, (3): 
amarillo cremoso con baja presencia de 
manchas oscuras, (4): amarillo cremoso con 






Figura 1. Escala subjetiva de colores, del Centro 





Análisis estadístico  
Se realizó el análisis combinado de varianza 
para analizar el rendimiento comercial de 
los componentes principales y su interac-
ción en cada ambiente. 
En cada experimento se realizó el análisis 
combinado de varianza. Para tal efecto, se 
utilizó el mismo modelo estadístico en cada 
ambiente, considerando una aleatorización 
diferente para cada experimento. El modelo 
estadístico se presenta en la ecuación (1). 
 
 
Yijk = μ + Aj + Lk + (AL)jk + Rm(jk) + Ti + (TA)ij 
+ (TL)ik + (TAL)ijk + eijk (1) 
 
 
Dónde: Yijk = Valor observado correspon-
diente al i-ésima tratamiento, con el j-ésimo 
año, en el k-ésimo localidad y m-ésima repe-
tición; μ = efecto de la media, constante ge-
neral para todas las observaciones; Aj= 
efecto del j-ésimo año; Lk= efecto de la 
i-ésima localidad; (AL)jk= efecto de la inter-
acción de la j-ésimo año con la k-ésima loca-
lidad; Rm(jk)= efecto del m-ésima repeti-
ción; Ti= efecto del i-ésimo tratamiento; 
(TA)ij= efecto de la interacción de la i-ésimo 
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tratamiento con el j-ésima año; (TL)ik = 
efecto de la interacción de la i-ésimo trata-
miento con la k-ésima localidad; (TAL)ijk = 
efecto de la interacción de la i-ésimo trata-
miento con el j-ésima año y la k-ésimo locali-
dad; Eijk = error experimental. 
Por último, para los análisis de estabilidad 
fenotípica se utilizó usando el Modelo de 
efectos principales aditivos e interacción 
multiplicativa (AMMI), el cual explica inicial-
mente los efectos principales de genotipos 
y ambientes mediante un análisis de va-
rianza convencional y describe la parte de la 
IGA por medio de un análisis multivariado de 
componentes principales (CPl, CP2, CPn). A 
partir del primer componente principal el 
modelo AMMI genera un gráfico de dos di-
mensiones (biplot), en el que se pueden ob-
servar las diferencias entre ambientes, el 
grado de interacción de los genotipos con el 
ambiente, la estabilidad y las adaptaciones 
específicas de algunos genotipos a determi-
nados ambientes (Vargas y Crossa, 2000). 
El modelo estadístico se presenta en la 
ecuación (2). 
p
ij i j k ik jk ij
k
Y μ g e λ γ α ε
=
= + + + +
1   (2) 
 
Dónde Yij: es el rendimiento del i-ésimo ge-
notipo en el j-ésimo ambiente. Los paráme-
tros aditivos son: μ: media genera; gi: Efecto 
del i-ésimo genotipo; ej: Efecto del j-ésimo 
ambiente; λk: Valor propio del componente 
principal k; γik*αjk: Valor del componente 
principal k de genotipo y localidad; Ɛij: Error 
experimental. 
El análisis estadístico combinado y AMMI 
fueron realizados con el paquete estadístico 
SAS (Statistical Analysis System) (SAS, 
2003). 
 
3. Resultados y discusión 
 
 
Rendimiento comercial de la papa 
Análisis combinado de varianza para el 
rendimiento comercial de la papa 
El análisis de varianza combinado muestra 
diferencias altamente significativas para el 
factor de variación años (p = 0,0059), locali-
dad (p < 0,001) y clones (p < 0,001), 
asimismo, se observan diferencias altamen-
te significativas, para la interacción años 
por localidades (p < 0,001), año por clones 
(p < 0,001), clones por localidad (p < 0,001) 
y para la interacción años por clones por lo-
calidad (p < 0,001). El coeficiente de varia-
ción (CV) para el rendimiento comercial fue 
bajo con 11,09% lo que indica una buena 
precisión experimental en condiciones de 
campo. El promedio general fue de 31,1 t ha-1. 
Los resultados del análisis de varianza com-
binado revelaron que los clones avanzados 
de papa varían entre las localidades y en los 
años evaluados, esto quiere decir que entre 
las localidades presentan condiciones cli-
máticas, suelo y precipitación pluvial dife-
rentes, en cuanto al factor años, existe dife-
rencias debido a que los elementos climáti-
cos difieren año tras año. Asimismo, la cons-
titución genética de cada clon se expresa de 
acuerdo con las condiciones de la localidad 
y de los diferentes años. Esta alta variación 
podría deberse a la variabilidad del suelo y 
la precipitación de las localidades de Cha-
quil y de LLama. Vásquez et al. (2019) seña-
lan que, en la Región Cajamarca, existe alta 
heterogeneidad en las localidades, entre 
años y en la interacción de ambos, siendo 
una alternativa de solución, la selección de 
genotipos con estabilidad y de alto rendi-
miento. 
Resultado que es confirmado por Tirado et 
al. (2018) quienes evaluando la interacción 
genotipo por ambiente en Cajamarca, indi-
can que los genotipos no tienen el mismo 
comportamiento en las localidades, sino 
que reaccionan de diferente manera res-
pecto a las condiciones ambientales gene-
radas en cada localidad y años, y estas son 
determinantes para la producción de tu-
bérculos. De la misma manera es confir-
mado por Maharana et al. (2017) quienes in-
dican que algunos genotipos pueden funcio-
nar bien en ciertos ambientes, y en otros 
ambientes pueden fallar o no mostrar su po-
tencial debido a las condiciones de dichos 
ambientes que limitan su expresión. 
La prueba de Duncan al 5% (Tabla 2), pre-
sentó al clon CIP 302281.25 con el mayor va-
lor de rendimiento comercial en el ambiente 
uno con promedio de 38,5 t ha-1. Mientras 
que en el ambiente dos el clon CIP 
302288.14 alcanzó el rendimiento comercial 
más alto con 37,4 t ha-1. En el ambiente tres 
el más sobresaliente fue el clon CIP 
302281.52 y en el ambiente cuatro el clon 
que destacó fue el CIP 302280.23 con pro-
medios de 39,1 y 43,4 t ha-1, respectiva-
mente. En cuanto la comparación de prome-
dios según Duncan al 5% de probabilidades, 
para el combinado (Tabla 3), la prueba re-
portó al clon CIP 302296.21 con el rendi-
miento comercial más alto con un promedio 
de 39,0 t ha-1 junto al clon CIP 302281.52 con 
38,9 t ha-1, es superior estadísticamente a 
los otros clones. Seguido por tres grupos 
con promedios estadísticamente homogé-
neos. El primer grupo destacan los clones 
CIP 302281.25 y el CIP 302278.28 con rendi-
mientos comerciales de 36,5 y 34,5 t ha-1. El 
segundo grupo consta de 5 clones (CIP 
302280.23, el CIP 302301.19, el CIP 
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302281.17, CIP 302299.28 y el clon CIP 
302288.14) cuyos rendimientos comerciales 
oscilan entre 33.0 y 31.8 t ha-1. En el tercer 
grupo se encuentra la variedad comercial 
Amarilis INIA, el clon CIP 302304.15, CIP 
302305.46, CIP 302288.33, CIP 302289.41, 
CIP 302306.33 y el clon CIP 302295.32, con 
rendimientos comerciales que varía entre 
30,9 y 28,7 t ha-1. En el último grupo, se en-
contraron cuatro clones: CIP 302282.28, 
CIP 302280.21, CIP 302288.42 y el CIP 
302293.22 cuyos rendimientos comerciales 
oscilan entre 27,6 y 24,7 t ha-1, respectiva-
mente. 
Estos resultados indican que la variación 
entre los genotipos en los diferentes am-
bientes se debe a la influencia del suelo, 
temperatura, precipitación, radiación, cali-
dad de la semilla tubérculo de la papa, pre-
sión de las plagas y el manejo agronómico, 
quienes influyen en el crecimiento, el rendi-
miento y calidad de la papa. Confirmando lo 
señalado por Tirado-Lara y Tirado-Malaver 
(2018) quienes indican que la expresión del 
potencial genético de los parámetros bio-
métricos de clones avanzados de papa de-
pende de las condiciones favorables del am-
biente. En ese sentido Ajay et al. (2020) sos-
tienen que los genes no pueden expresar 
todo su potencial si no tiene el medio am-
biente adecuado y tampoco la manipulación 
del ambiente hará que se desarrolle su má-
ximo potencial. Resultados se asemejan a lo 
reportado por Gedif y Yigzaw (2014) quienes 
encontraron que el rendimiento comercial 
de genotipos probados a lo largo de los años 
y localidades varió de 18,78 t ha-1 en el clon 
CIP 395011.2 a 25,66 t ha-1 en el clon CIP 
396004.337.  
Con respecto al rendimiento comercial alto 
obtenido por los genotipos CIP 302296.21 y 
CIP 302281.52, se debe, probablemente, a 
los altos valores alcanzados en los compo-
nentes del rendimiento y a su gran capaci-
dad de adaptación, sin embargo, esto no 
quiere decir que sean los más estables. Por 
lo tanto, es necesario realizar el análisis de 
la IGA mediante el uso del AMMI. En ese sen-
tido Khalil et al. (2011) sostienen que, si la 
IGA es significativa, se deben considerar 





Medias y prueba de Duncan al 5% del combinado para el rendimiento comercial (t ha-1) de los clones avanzados de 
papa evaluados en cuatro ambientes 
 
Ambiente 1 Ambiente 2 Ambiente 3 Ambiente 4 Combinado 
Clon Media Clon Media Clon Media Clon Media Clon Media 
CIP 302281.25 38,5 a1 CIP 302288.14 37,4 a CIP 302281.52 39,1 a CIP 302280.23 43,4 a CIP 302296.21 39,0 a1 
CIP 302280.23 38,2 ab CIP 302281.25 37,2 ab CIP 302280.23 37,9 ab CIP 302281.52 42,0 ab CIP 302281.52 38,9 a 
CIP 302281.52 38,0 ab CIP 302301.19 37,0 ab CIP 302296.21 37,1 ab Amarilis INIA 40,8 abc CIP 302281.25 36,5 b 
CIP 302288.33 36,6 abc CIP 302281.52 36,8 abc CIP 302281.25 35,7 abc CIP 302278.28 40,2 abcd CIP 302278.28 34,5 bc 
CIP 302305.46 34,8 abcd CIP 302280.23 36,6 abc CIP 302306.33 35,3 abcd CIP 302304.15 37,1 abcde CIP 302280.23 33,0 cd 
CIP 302288.14 33,6 abcde Amarilis INIA 35,1 abcd CIP 302278.28 34,2 bcd CIP 302281.17 35,4 bcdef CIP 302301.19 32,3 cde 
CIP 302304.15 33,3 abcde CIP 302293.22 34,3 abcs CIP 302299.28 31,9 cde CIP 302281.25 34,6 bcdef CIP 302281.17 32,0 cdef 
CIP 302301.19 33,1 bcdef CIP 302288.42 33,9 abcd CIP 302281.17 31,5 de CIP 302288.14 34,3 bcdef CIP 302299.28 31,9 cdefg 
CIP 302296.21 31,7 bcdef CIP 302288.33 32,6 abcd CIP 302301.19 29,7 e CIP 302305.46 34,2 bcdef CIP 302288.14 31,8 cdefg 
CIP 302278.28 31,5 bcdef CIP 302299.28 32,4 bcd CIP 302305.46 29,5 e CIP 302289.41 34,1 bcdef Amarilis INIA 30,9 defg 
CIP 302299.28 31,0 cdefg CIP 302278.28 32,0 cd CIP 302282.28 29,2 e CIP 302306.33 32,8 cdef CIP 302304.15 30,6 defgh 
CIP 302281.17 29,9 defghi CIP 302296.21 31,9 cd CIP 302295.32 28,3 e CIP 302299.28 32,0 cdef CIP 302305.46 30,5 defgh 
CIP 302295.32 27,7 defghi CIP 302295.32 31,4 d CIP 302304.15 27,9 e CIP 302282.28 31,4 def CIP 302288.33 29,3 efghi 
CIP 302289.41 27,6 defghi CIP 302281.17 31,3 d CIP 302289.41 23,7 f CIP 302296.21 31,4 def CIP 302289.41 28,7 fghi 
Amarilis INIA 27,4 efgri CIP 302289.41 30,5 d CIP 302280.21 22,3 f CIP 302288.33 30,6 efg CIP 302306.33 28,7 ghi 
CIP 302280.21 26,6 fghi CIP 302280.21 26,1 e CIP 302288.14 21,6 f CIP 302280.21 29,8 efg CIP 302295.32 28,7 ghi 
CIP 302306.33 24,4 fghi CIP 302282.28 25,7 e CIP 302293.22 21,4 f CIP 302301.19 29,5 efg CIP 302282.28 27,6 hij 
CIP 302288.42 24,4 ghi CIP 302304.15 24,4 e CIP 302288.42 20,7fg CIP 302295.32 27,3 fgh CIP 302280.21 26,2 ij 
CIP 302282.28 24,1 hi CIP 302305.46 23,4 e Amarilis INIA 20,3 fg CIP 302288.42 22,6 gh CIP 302288.42 25,4 j 
CIP 302293.22 23,0 i CIP 302306.33 21,9 e CIP 302288.33 17,3 g CIP 302293.22 20,0 h CIP 302293.22 24,7 j 
1Valores con la misma letra en la misma hilera son iguales de acuerdo con la prueba de Duncan a una p ≤ 0,05. 
 
Tabla 3 
Análisis de varianza AMMI del rendimiento comercial de clones avanzados de papa con pulpa pigmentada 
 









Suma de cuadrados 
Acumulado (%) 
Ambientes 3 611,98 203,99** 60,37 60,37 
Genotipos 19 3604,86 189,73** 10,52 70,89 
Interacción G X A 57 3672,62 64,43** 29,11 100,00 
CP1 21 6081,06 289,57** 55,09 55,09 
CP2 19 3390,97 178,47** 30,72 85,81 
CP3 17 1565,83 92,11NS 14,19 100,00 
Error 152 1795,84 11,81   
Total 239 9964,88    
CP = componente principal. NS, *, **: no significativo y significativo a una p ≤ 0,05 y 0,01, respectivamente. 
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Análisis de estabilidad genotípica  
El análisis de varianza de AMMI muestra alta 
significancia estadística (p < 0,001) para las 
fuentes de variación ambientes, genotipos y 
la IGA (Tabla 3). Se aprecia que el 46,55% de 
la suma de cuadrados total del rendimiento 
comercial fue atribuible por el efecto de la 
IGA, seguido por el efecto genético y el 
ambiente, los cuales explicaron 45,69% y 
7,75% respectivamente. Esto quiere decir 
que la mayor parte de la suma total de 
cuadrados en el rendimiento comercial de 
los clones es mayormente aportada por el 
efecto de la IGA, seguida por el efecto 
genotípico y por el ambiente, debido a que 
las diferencias entre los ambientes causan 
la mayor parte de la variación de los clones. 
Resultados fueron similares a lo reportado 
por Shahriari et al. (2018) quienes encontra-
ron que la fuente predominante de variación 
total fue la IGA seguida por el genotipo y el 
ambiente, esto es debido a la gran influencia 
que ejerce el ambiente sobre el rendimiento. 
Además, la IGA es un aspecto importante 
tanto del fitomejoramiento como de la 
introducción exitosa de nuevas variedades 
comerciales. 
La magnitud de la SC de la IGA fue casi 5,9 
veces mayor que la dada por el efecto 
genotípico y 1,02 veces mayor que la SC 
dada por el ambiente. Al descomponer la SC 
de la IGA en componentes principales (CP) 
(Tabla 4); se constató que los dos primeros 
componentes fueron significativos, además, 
explicaron 85.81% de la variabilidad total de 
la IGA. El primer CP de la interacción explicó 
el 55,08% de la SC de la IGA, mientras que el 
segundo CP solo explicó el 30,72% de la SC 
de la IGA.  
Según Gauch et al. (2008) citado por Esuma 
et al. (2016) la magnitud del valor obtenido 
en el primer CP constituye un parámetro 
válido para explicar los resultados si este 
supera el 40% de la variabilidad total de la 
variable evaluada y permite visualizar la 
estabilidad de rendimiento comercial de los 
clones en los ambientes evaluados a través 
de la gráfica Biplot. En el gráfico Biplot de la 
Figura 2 se puede apreciar que el A-2 
(Ambiente 2) y A-4 (Ambiente 4) reportaron 
altos rendimientos. Según la longitud de los 
vectores del ambiente, los ambientes A-2 y 
A-3 (Ambiente 2 y 3) tienen una mayor capa-
cidad de discriminación de clones, debido a 
que estos ambientes presentan vectores 
largos. Al respecto Dos Santos et al. (2019) 
indican que los ambientes que tienen vector 
con mayor longitud muestran un alto poder 
discriminante entre genotipos. Además, es-
tos ambientes muestran factores específi-
cos que permitieron que la interacción ge-
notipo por ambiente genere diferencias en 
el rendimiento de los clones evaluados. Por 
otro lado, el A-1 y A-4 tuvieron vectores cor-
tos lo que indica que no discriminaron bien 
entre clones con respecto a la estabilidad 
de rendimiento.  
Además, en el análisis de AMMI, cuando el 
vector que representa el genotipo en el 
plano cartesiano está cerca de la posición 
que representa un ambiente dado, esto in-
dica que el genotipo se desempeña mejor en 
aquel ambiente, en comparación con los 
otros genotipos (Miranda et al., 2009). Al 
respecto, tenemos que los clones 2 y 4 tie-
nen un mejor desempeño en el ambiente 4. 
El clon 13 registra un mejor desempeño en 
el ambiente 2. En cuanto al ambiente 1, el 
clon 14 se desempeña mejor y, por último, 
en el ambiente 3 el clon 5 se desempeña me-
jor. Por otro lado, la posición de un genotipo 
en el plano cartesiano, cuando está dentro 
del cuadrante opuesto a la posición del am-
biente, indica falta de adaptación de este 
genotipo al ambiente (Miranda et al., 2009). 
En ese sentido el clon 18 y 20 no se adapta 
en el ambiente 3 o el clon 6 no presentó un 
buen comportamiento en el ambiente 1. 
Asimismo, el gráfico biplot presenta al clon 
CIP 302299.28 (Clon-15) con valor cercano 
a cero que indican baja IGA y con un rendi-
miento comercial superior al promedio ge-
neral con 31,8 t ha-1, así mismo, por lo tanto, 
dicho clon es estable en los ambientes eva-
luados, en cuanto al clon CIP 302281.17 
(Clon-4) con 32 t ha-1 presentó valor cercano 
a cero que indican una baja IGA y con un 
rendimiento comercial superior a la media 
general teniendo estabilidad. Por lo tanto, el 
clon CIP 302299.28 tiene mayor estabilidad 
y rendimiento comercial de 31,9 t ha-1. Estos 
resultados son confirmados por Bassa et al. 
(2019) quienes señalaron que los genotipos 
estables tienen valores absolutos que se 
acercan a cero en el eje o presentan valores 
cercanos al origen del primer componente 
principal lo cual implica baja IGA, mientras 
que aquellos genotipos relativamente sepa-
rados del origen son inestables ya que 
muestra mayor IGA es decir tiene mayor va-
riación ambiental. Al respecto Tena et al. 
(2019) indican que el genotipo ideal debe te-
ner un rendimiento medio alto y mantener 
este rendimiento en todos los ambientes. 
Tal genotipo ideal se define por tener la ma-
yor longitud de vector de los genotipos de 
alto rendimiento y con cero IGA. El genotipo 
seleccionado debe tener un rendimiento 
promedio invariablemente alto en todos los 
ambientes evaluados. Este genotipo ideal 
se define gráficamente por el vector más 
largo en CP1 y sin proyecciones en CP2. 
Los clones CIP 302280.23 (Clon-20) y CIP 
302281.25 (Clon-18), CIP 302281.25 (Clon-6) 
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y el CIP 302278.28 (Clon1) presentaron altos 
rendimientos, pero fueron inestables a tra-
vés de las localidades, debido al alejamiento 
con respecto al eje central. En tanto los clo-
nes CIP 302293.22 (Clon 10) y CIP 
302288.42 (Clon-11), CIP 302306.33 (Clon-5) 
son altamente inestables debido a que mos-
traron alto IGA y bajos rendimientos. 
Estos resultados indican que la variación en 
los clones se debe a los factores edafocli-
máticas y a la presión de las plagas y enfer-
medades. Resultado que se asemeja a lo re-
portado por Almohammedi et al. (2019) quie-
nes indican que la variación de la precipita-
ción pluvial, la temperatura y la humedad del 
suelo en los diferentes ambientes se consi-
dera como el principal factor causal de la 
IGA. También por Vásquez et al. (2019) quie-
nes encontraron que, en Cajamarca los ge-
notipos variaron desde 15,97 t ha-1 para la 
variedad comercial Canchan a 32,29 t ha-1 
en el genotipo CAJ10.4. En cuanto al análi-
sis de estabilidad está identificó a los geno-
tipos CAJ003.4 y CAJ004.4 como los más 
estables. 
Según Lemma et al. (2020) el análisis multi-
variado permite seleccionar el genotipo 
ideal, el cual debe tener un rendimiento alto 
y mantener este rendimiento en todos los 
ambientes. Asimismo, Almohammedi et al. 
(2019) indican que un genotipo que muestra 
una alta estabilidad en un ambiente es de-
bido a la capacidad de explotar las condicio-
nes agroecológicas del ambiente donde se 
desarrolla y es el más adecuado para ese 
ambiente. Según Ajay et al. (2020) el desa-
rrollo de nuevos genotipos con alto rendi-
miento y un nivel aceptable de estabilidad es 
importante en el programa de mejoramiento 
genético de planta para la liberación como 
variedad comercial. Por lo tanto, el uso de 
análisis estadísticos multivariados, lograron 
ser efectivos para estimar la IGA y seleccio-
nar genotipos estables con más precisión 
en el cultivo (Agahi et al., 2020). 
 
Parámetro de calidad de tubérculos de papa 
 
Análisis combinado de varianza para el 
color de fritura de la papa 
El análisis reporta diferencias estadísticas 
significativas para el factor de variación 
años (p = 0,0243), localidad (p < 0,001) y clo-
nes (p = 0,0133), así como también para la 
interacción años por localidades (p < 0,001) 
y clones por localidad (p < 0,001). En cam-
bio, para los factores de variación de la in-
teracción clones por años (p < 0,001) y para 
la interacción años por clones por localidad 
(p < 0,001) no hubo diferencias significati-
vas. Esto quiere decir que tanto entre 
localidades varían según el clima, el suelo y 
otros factores, en cuanto a los años estos 
varía entre sí, ya que los elementos 




Figura 2. Gráfica biplot del rendimiento comercial y los coeficientes del CP1 de los clones evaluados en cuatro ambientes de Cajamarca. 
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En cuanto a los clones existen diferencias 
entre sí debido a que cada clon tiene una 
constitución genética diferente y estos se 
expresan según el ambiente donde se 
desarrollan. Este resultado es afirmado por 
Agahi et al. (2020) quienes señalan que la 
constitución genética del clon expresa su 
máximo potencial genético si el ambiente es 
favorable. Según Goksoy et al. (2019) la 
diferencia en el comportamiento de los 
clones entre ambientes se relaciona con 
diferencias en altitud, tipo de suelo, 
temperaturas, la radiación solar y precipita-
ción de las localidades. 
En cuanto al factor de variación clones x 
años (p = 0,2199) y para el factor de interac-
ción de años x clones x localidad (p = 0,240) 
no hubo significancia, esto quiere decir que 
los clones no mostraron variación en cuanto 
a su color de fritura más bien fue 
homogéneo en diferentes años. Indicando 
que el color de fritura varía poco a través de 
los años y los valores encontrados están 
dentro del rango aceptable.  
En cuanto el análisis combinado para la ca-
lidad de fritura (Tabla 4), se estableció 2 gru-
pos con promedios homogéneos, el primer 
grupo corresponde a 16 clones siendo el 
clon CIP 302281.25 con una escala de 2,7 de 
color de chip al clon CIP 302306.33 con es-
cala de 2,0 en el color de chip, en cuanto al 
segundo grupo se detectaron 3 clones, 
siendo el clon CIP 302299.28 con 1,9 de co-
lor de chip, seguido de CIP 302281.17 con 
1,8 de color de chip y por último el clon CIP 
302280.23 con 1,7 de color de chip. Por 
tanto, la mayoría de los clones están dentro 
del rango de 1 y 2 de color de fritura. Ade-
más, se puede resaltar que los ambientes 
uno y tres (localidad de Llama) presentaron 
los valores más bajos de color de chip, en 
cambio los ambientes evaluados en Chaquil 
reportó los valores más altos de color de fri-
tura. 
Estos resultados concuerdan con lo repor-
tado por Elfnesh et al. (2011) indicaron que 
el color de todas las variedades varía entre 
1 y 2, donde 1 es de color claro y 2 es de co-
lor tostado claro, lo cual es comercialmente 
aceptable. Esto puede deberse a su menor 
contenido de azúcar reductor (por debajo 
de 0,051 g 100 g-1 FW), que es adecuado 
para producir un color de fritura comercial-
mente aceptable. En cuanto a la calidad de 
fritura, si es muy oscuro el color de fritura 
(mayor a 4 según la escala), esta causa se 
debe al pardeamiento provocado por la re-
acción de Maillard durante la cocción de las 
papas fritas y tiene como implicancia la for-
mación de acrilamida (Halford et al., 2012). 
Asimismo, Pedreschi et al. (2016) indica que 
el color de las papas fritas es el primer pará-
metro de calidad evaluado y de importancia 
para la aceptación por parte de los consumi-
dores. 
 
Análisis de estabilidad genética para la 
calidad de fritura de la papa 
 
Análisis de varianza de AMMI 
El análisis de varianza de AMMI muestra alta 
significancia estadística (p < 0,001) para las 
fuentes de variación ambientes, genotipos y 
la IGA (Tabla 5). Se aprecia que el 60,37% 
suma de cuadrados total del color de fritura 
es atribuible por el efecto del ambiente, se-
guido por el efecto de la IGA con 29,11% y 








Amb 1 Amb 2 Amb 3 Amb 4 Clones Media 
CIP 302278.28 1,3ab 3,0a 1,3ab 2,5abc CIP 302281.25 2,7a 
CIP 302296.21 1,3ab 2,8a 1,3ab 2,0bc CIP 302281.52 2,3ab 
CIP 302301.19 1,3ab 3,0a 1,3ab 2,2abc CIP 302280.21 2,2ab 
CIP 302281.17 1,3ab 2,0a 1,3ab 2,3abc CIP 302278.28 2,2ab 
CIP 302306.33 1,2ab 2,0a 1,2ab 2,3abc CIP 302288.33 2,2ab 
CIP 302281.25 1,7ab 3,2a 1,7ab 3,7a CIP 302282.28 2,2ab 
CIP 302305.46 1,2ab 2,3a 1,2ab 1,7bc Amarilis INIA 2,2ab 
CIP 302304.15 1,2ab 2,7a 1,2ab 2,8ab CIP 302295.32 2,0ab 
CIP 302295.32 1,2ab 3,2a 1,2ab 2,2abc CIP 302296.21 2,0ab 
CIP 302293.22 1,3ab 2,0a 1,3ab 2,7abc CIP 302301.19 2,0ab 
CIP 302288.42 1,3ab 2,7a 1,3ab 2,2abc CIP 302288.42 2,0ab 
CIP 302289.41 1,2ab 2,7a 1,2ab 2,0bc CIP 302299.28 2,0ab 
CIP 302288.14 1,2ab 2,7a 1,2ab 2,0bc CIP 302288.14 2,0ab 
Amarilis INIA 1,2ab 2,8a 1,2ab 2,2abc CIP 302304.15 2,0ab 
CIP 302299.28 1,8a 2,5a 1,5ab 2,0bc CIP 302293.22 2,0ab 
CIP 302288.33 1,7ab 2,5a 1,7ab 2,3abc CIP 302289.41 2,0ab 
CIP 302282.28 1,5ab 2,7a 1,5ab 2,8ab CIP 302306.33 2,0ab 
CIP 302281.52 1,2ab 3,5a 1,2ab 2,5abc CIP 302299.28 1,9b 
CIP 302280.21 1,0b 2,8a 1,0b 2,8ab CIP 302281.17 1,8b 
CIP 302280.23 1,8a 2,5a 1,2ab 2,3abc CIP 302280.23 1,7b 
 1Valores con la misma letra en la misma hilera son iguales de acuerdo con la prueba de Duncan a una p ≤ 0,05. 
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La suma de cuadrados de la IGA se dividió 
en componentes principales. Los dos prime-
ros componentes fueron altamente signifi-
cativos (p < 0,01), y explican el 85,88% de la 
variabilidad total de la interacción genotipo 
x ambiente. El primer componente principal 
explica el 56,83% de la suma de cuadrados 
de la IGA y el componente principal 2 re-
portó 29,05% de la suma de cuadrados de la 
IGA.  
Asimismo, Shahriari et al. (2018) ha demos-
trado que el modelo AMMI es efectivo ya que 
contribuye con una gran parte de la suma de 
cuadrados de la IGA y separa los efectos 




Análisis biplot  
En el gráfico biplot de la Figura 2, en cuanto 
a los ambientes, se puede apreciar que el A-
2 (Ambiente 2) y A-4 (Ambiente 4) reporta-
ron altos rendimientos y alto valor en el co-
lor de fritura. Según la longitud de los vecto-
res del ambiente, los ambientes que discri-
minaron a los clones fueron; el (A1, A2 y A4) 
por sus vectores largos discriminaron bien 
entre clones y el ambiente 3 con vector 
corto no discrimina bien. Al respecto Dos 
Santos et al. (2019) indican que el ambiente 
debe tener una puntuación alta para CP1 
porque esta variable tiene una mayor capa-
cidad de discriminación para los clones y 
una puntuación nula para el CP2. 
Asimismo, el gráfico biplot (Figura 3), pre-
senta al clon CIP 302299.28 (Clon-15) con 
valor cercano a cero que indican baja IGA 
para calidad de fritura, por lo tanto, dicho 
clon es estable en los ambientes evaluados, 
presentando un promedio de 2 en el color de 
fritura. En cuanto al clon CIP 302281.17 
(Clon-4) presentó baja interacción genotipo 
x ambiente y con bajo valor de color de fri-
tura con 2,2, siendo estos clones estables 
en los ambientes evaluados. Asimismo, el 
clon CIP 302280.23 obtuvo estabilidad en 
calidad, con una escala de 1,7 de color de 
fritura. 
Los clones CIP 302281.25 (Clon-6), CIP 
302280.21 (Clon 19) y CIP 302281.25 (Clon-
18) presentaron alto valor en el color de fri-
tura, pero fueron inestables a través de las 
localidades, debido al alejamiento con res-
pecto al eje central.  
En los resultados del análisis de estabilidad 
para el color de fritura reveló que los clones 
CIP 302280.23, CIP 302281.17 y CIP 
302299.28 varían de 1,7 a 1,9 de color de fri-
tura y fueron los valores más bajos. El color 
de las papas fritas en nuestro resultado se-
gún el Centro Internacional de la Papa (CIP), 
está entre (1): blanco o amarillo cremoso y 
(2): amarillo cremoso con muy poca presen-
cia de oscuridad. Por lo tanto, los resultados 
obtenidos están dentro del rango de acepta-
ción del producto entre 1 y 2 de la escala se-
gún Tran et al. (2017). 
Los resultados de los análisis de biplot re-
portan que la mayoría de los clones con va-
lores cercanos al origen en el componente 
principal 1, los cuales tienen menor magni-
tud en la interacción genotipo x ambiente, 
siendo así, los clones más estables el Clon 
CIP 302299.28 obtuvo baja interacción ge-
notipo x ambiente en los ambientes evalua-
dos y el clon CIP 302281.17 presentó una in-
teracción genotipo x ambiente relativa-
mente alto por lo que no fue estable en los 
ambientes de evaluación. Afirmando lo re-
portado por Bassa et al. (2019) quienes indi-
can que los genotipos que se acercan al 
centro de origen tienen baja IGA y son los 
más estables, mientras los que se alejan del 
centro origen su respuesta es heterogénea 
teniendo menos estabilidad.  
Los resultados del gráfico biplot reporta a 
los ambientes 1, 2 y 4 por sus vectores lar-
gos los cuales discriminan bien entre clo-
nes, en cambio el ambiente 3 tiene un vector 
corto el cual no discrimina bien. Según  
Ngailo et al. (2019) las longitudes de los vec-
tores de los ambientes permiten seleccionar 
mejor a los genotipos. 
Asimismo, los resultados reportan al clon 
CIP 302299.28 (Clon-15) con valor cercano 
a cero que indican baja interacción genotipo 
x ambiente, sin embargo, los clones CIP 
302281.25 (Clon-6), CIP 302280.21 (Clon 19) 
y CIP 302281.25 (Clon-18) presentaron alto 
valor en el color de fritura, pero fueron ines-
tables a través de las localidades, debido al 
alejamiento con respecto al eje central.
 
Tabla 5 












Suma de cuadrados 
Acumulado (%) 
Ambientes 3 55,93 18,64** 60,37 60,37 
Genotipos 19 9,75 0,51* 10,52 70,89 
Interacción G X A 57 26,97 0,47** 29,11 100,00 
CP1 21 46,03 2,19** 56,83 55,08 
CP2 19 23,53 1,24** 29,05 85,88 
CP3 17 11,44 0,67NS 14,12 100,00 
Error 152 39,74 0,26   
Total 239 135,56    
CP = componente principal. NS, *, **: no significativo y significativo a una p ≤ 0,05 y 0,01, respectivamente. 
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En tanto los clones CIP 302306.33 (Clon-5) y 
CIP 302305.46 (Clon-7) y CIP 302304.15 
(Clon 8) son altamente inestables debido a 
que mostraron alto interacción genotipo x 
ambiente y alto valor de color de fritura 
Según Lara y Malaver (2019), el cultivo de 
papa con rendimiento estable da como re-
sultado una cosecha más grande y por su 
calidad de fritura tiene una mayor competi-
tividad en el mercado para el consumo 
fresco y para la agroindustria. Adicionando 
que estos clones por su pigmentación en la 
pulpa de los tubérculos tienen una fuente 
importante de antocianinas naturales, que 
actúan como antioxidantes y tienen un 
efecto beneficioso en la salud humana 
(Brown, 2005). 
 
Por lo tanto, el análisis multivariado tiene una 
alta capacidad para distinguir y recomendar 
genotipos estables de alto rendimiento y de 
calidad (Lemma et al., 2020) (Figura 4). Al 
respecto, Goksoy et al. (2019) sugieren que se 
puedan usar varias técnicas multivariadas 
para ayudar a dilucidar las interacciones, 
especialmente cuando no son fáciles de 
explicar por otros métodos univariados. Por lo 
que el AMMI se ha convertido en una 
herramienta estadística popular entre los in-
vestigadores agrícolas porque permite esti-
mar el IGA y el análisis Biplot a través de su 
gráfica logra obtener mayor precisión en la 
selección de genotipos estables, de alto 
rendimiento comercial y calidad para el pro-




Figura 3. Gráfica biplot de la calidad de fritura y los coeficientes del CP1 de los clones avanzados de papa evaluados 




Figura 4. Clones con alta estabilidad de rendimiento comercial seleccionados por su bajo IGA y por su color de fritura; 
(A) Clon CIP 302299.28; (B) Clon CIP 302281.17 y (C) Clon CIP 302280.23 con alta estabilidad por su color de fritura. 





Se determinó nuevos clones de papa de 
pulpa pigmentada, con estabilidad de rendi-
miento, alto contenido de pigmentos y alta 
calidad por el bajo contenido de azúcares 
reductores. El análisis multivariado estimó y 
explicó la interacción genotipo por am-
biente para el rendimiento comercial y color 
de fritura de los clones avanzados con pulpa 
pigmentada. Se identificó al clon CIP 
302299.28 de pulpa roja y crema, y piel roja 
con baja IGA, lo que indica ser estable en los 
ambientes evaluados y de alto rendimiento 
comercial con 31,8 t ha-1, además presentó 
una escala de 2 en el color de fritura en los 
ambientes evaluados, obteniendo una mejor 
respuesta a la variación ambiental. El clon 
CIP 302281.17 de pulpa y piel amarilla, re-
portó baja IGA es decir presentó estabilidad 
de rendimiento comercial con 32 t ha-1 y 2,2 
de color de fritura, ambos clones muestran 
escalas dentro del rango aceptable de color 
de fritura. Se identificó el Clon CIP 
302280.23 de pulpa y piel violeta (33,0 t ha-
1), con baja IGA, siendo estable en calidad 
con 1,7 de color de fritura. Asimismo, el clon 
CIP 302280.23 de pulpa y piel violeta reportó 
un rendimiento comercial de 33,0 t ha-1, y 1,7 
en la escala de color de fritura, obteniendo 
estabilidad en calidad, siendo un clon para 
la industria del procesamiento en tiras, ho-
juelas y otros derivados. Estos Clones posee 
bajo contenido de azúcares reductores, 
siendo apto para el consumo fresco y para 
la industria del procesamiento. Por lo tanto, 
estos clones son seleccionados para una 
amplia producción en Cajamarca. 
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